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HRSV (Human Respiratory Syncytial Virus: ヒト RS ウイノレス)は小児の ALRI (Acute Lower 
Respiratory tract Infections: 急性下気道感染症)の原因ウイルスの一つであり、発展途上国の小
児呼吸器感染症対策のみならず乳児死亡対策においても重要視されている。 HRSV はモノクロー
ナル抗体の反応性の違し、から 2 つのサブグループ(HRSV-A および HRSV-B)に分けられていた
が、近年、エンベロープ表面上に存在する G タンパク質をコードしている G 遺伝子の第 2 可変
領域の塩基配列により、 HRSV-A は 10 遺伝子型に、 HRSV-B は 9 遺伝子型に分類されるように







2008 年 5 月から 2012 年 4 月までの聞に、フィリピン・レイテ島タクロバンにある三次医療機
関、 EVRMC (Eastern Visayas Regional Medical Center; 東ヴィサヤス地域医療センター)にお
いて小児重症肺炎と診断された生後 7 日から 14 歳までの小児を対象とした。対象患者より、鼻




4 年間に渡る本研究にて、小児重症肺炎と診断された小児の 20.3%(406/1998)から HRSV を検
出し、フィリピンでの HRSV 感染症の重要性を再確認する結果となった。
HRSV は、移行抗体が血中に存在する生後 6 ヶ月未満で感染した場合、重症化する危険性がある。









が生じる事が予想される。本研究では、 HRSV-A および HRSV-B 陽性患者の年齢に有意差な差
は認められなかったが、 HRSV-A陽性患者では哨鳴とチアノーゼの保有率および死亡率が高く(カ
イ二乗検定、 pく0.05) 、 HRSV-A がより重症化しやすいことを示唆した。
調査地域での 2008 年および 2011 年の HRSV 流行のピークは、一年の中で比較的雨量の多い時
期であった。しかし、それらの二つの流行の狭間にあった 2010 年は、ほぼ通年して HRSV が検
出されていたが、大流行を起こすまでに至らなかった。
また、 HRSV の検出率が 2008 年は 33.3%であるのに対して 2009 年は1.8% と、調査年による
ぱらつきがあった。 2009 年に検出数が減少した一因として、同年に発生したインフルエンザ
A(H1N1)2009 との干渉があった可能性が考えられたが、調査地域においてはインフルエンザ
A(H1N1)2009 の大流行は確認されず、採取された検体からもインフルエンザ A(H1N1)2009 は
検出されなかったことから、 2009 年の HRSV検出数の減少は、ウイルス干渉による可能性は低
いことが示唆された。
一方、遺伝子レベルで、の解析の結果、流行に占める HRSV-A と HRSV-B の割合も調査年によっ
て異なっていた。さらに、本研究では 2011 年に検出された HRSV-A および HRSV-B は、 2008



















本研究では熱帯地域に属するフィリピンにおいて Human Respiratory Syncytial Vìrus(HRSV)の遺伝子
学的特徴を明らかにすることを目的として行われた。
2008 年 5 月から 2012 年 4 月までの聞に、フィリピン・レイテ島タクロパンにある三次医療機関、 EVRMC
(Eastern Visayas Regional Medical Center; 東ビサヤ地域医療センター)において小児重症肺炎と診断され
た生後 7 日から 14 歳までの小児を対象とした。対象患者より、鼻咽頭ぬぐい液を採取し、 PCR(Polymerase 
chain reaction)法により HRSV の検出およびサブグループの同定を試みた。さらにサブグループが同定され
た検体については、塩基配列決定法および系統樹解析により遺伝子型の同定を行なった。
4 年間に渡る本研究にて、小児重症肺炎と診断された小児の 20.3%(406/1998)から HRSV を検出し、フィリ
ピンでの HRSV 感染症の重要性を再確認する結果となった。
また、 HRSV の検出率は 2008 年と 2011 年に高く、 HRSV の大きな流行を認めた。特に 2008 年の検出率
は 33.3%であった。これに対して 2009 年と 2010 年は散発的に検出されるのみであり、特に 2009 年は1.8%
と低い検出率であった。一方、サブグループ同定の結果、 2008 年の流行は HRSV-A が大半を占めたのに対し、
2011 年の流行では HRSV-A と HRSV-B が混在して見られ、 HRSV-B の割合の方が高かった。遺伝子型とし
ては HRSV-A ではそのすべてが NA1 と呼ばれる遺伝子型に分類されたが、 2011 年から 2012 年に検出され
たウイルスはクラスターを形成しており、変異の蓄積が認められた。 HRSV-B はすべて BA と呼ばれる遺伝子
型に分類されたが、 BAの中でこれまで報告のあった遺伝子型に分類されないウイルスのクラスターを認めた。
新しい遺伝子型の出現は HRSV の検出率や流行期間などの流行の規模の規模を拡大する可能性があり、更な
る追跡調査により、地域での感染拡大における遺伝子型の寄与について評価する必要がある。
本研究により、フィリピン・レイテ島タクロパンにおいて、検出年によって異なる遺伝子型が流行しており、
さらに、新たな遺伝子型である可能性を示す HRS写B が検出され、これまで実態のわからなかったフィリピ
ンでの HRSV の詳細な解析を行ったもので、学術的意義は高いものと認められる。
よって，本論文は博士の学位論文として合格と認める。
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